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T P25 Patrones de colonización microbiana en costras de halita del 
núcleo hiperárido del Desierto de Atacama Chile. 
Valea S.\ De los Rios, A.\ Ascaso, C.\ García González, M.T.2 .1 Dávila, A.F. 3 rW ierzchos, J. ' sergio.valea@mncn.csic.es 
Museo Nacional de Ciencias Naturales- CS IC. 2. Instituto de Ciencias Agrarias­
CSIC, 3 SETllnstitute - NASA Ames Research Center. 
El desierto de Atacama está considerado como el más antiguo y seco de la 
Tierra. La extrema aridez de este desierto tiene como consecuencia la práctica 
ausencia de organismos fotosintéticos y la escasa abundancia de 
microorganismos heterótrofos en los suelos. En 2006, Wierzchos y 
colaboradores [1] descubrieron la presencia de colonización cianobacteriana en 
el interior de costras de ha litas situadas en grandes depósitos evaporíticos en 
el núcleo hiperárido del Desierto de Atacama. Posteriores análisis moleculares 
y el uso de diferentes técnicas de microscopía, han demostrado que este 
ecosistema endoevaporítico se encuentra compuesto por agregados 
microbianos conformados por un único filotipo de cianobacteria y diversos 
grupos asociados de arqueas y bacterias heterotróficas [2]. A su vez se ha 
propuesto que el principal mecanismo que facilita la colonización de estas 
costras de halita es la delicuescencia mineral del NaCI [3]. El presente trabajo 
liene por objeto discernir y analizar el resto de factores físicos que podrían 
favorecer los distintos tipos de colonización y dirigir la dinámica de las 
comunidades encontradas. Mediante porosimetría de mercurio se ha 
observado la variación en el grado de porosidad de la roca y su papel en la 
formación de agua liquida así como en la retención de esta. Los análisis por 
espectrofotometría UV-VIS muestran como la costra de sal representa un buen 
escudo frente a la radiación ultravioleta, permitiendo a su vez la transmisión de 
luz PAR hacia el interior de la costra. Por otro lado se han caracterizado 
posibles elementos de nutrición mineral por DRX, análisis de TOC y nitrógeno 
inorgánico disponible. 
[1] Wierzchos J, et al (2006) Endolith ic cyanobacteria in halite rocks from the 
hyperarid core of the Atacama Desert. Astrobiology 6:415-422 
[2] De los Ríos A, et al (2010) Comparative analysis of the microbial 
communitíes inhabiting halite evaporates of the Atacama Desert. Int Microbiol 
13:79-89 
[3] Davila AF, et al (2008) Facilitation of endolithic microbial survival in the 
hyperarid core of the Atacama Desert by mineral deliquescence. J Geophys 
Res 113 G01028, 9 pp 
T P26 Biodiversidad microbiana Intestinal en ratones alimentados con 
diferentes tipos de grasas. 
Hidalgo, M.\ Abriouel, H.\ Prieto, 1.2 , Benomar, N1, Gálvez, A.1, Martínez 
Cañamero M. ' e-mail: canamero@ujaen.es 
1 Área de Microbiolopía, Departamento de Ciencias de la Salud, Universidad de 
Jaén, 23071, Jaén . Área de Fisiología, Departamento de Ciencias de la Salud, 
Universidad de Jaén, 23071, Jaén, España. 
Numerosos estudios indican que el tipo de microbiota intestinal está implicado 
en el desarrollo de obesidad y resistencia a la insulina y puede, de esta 
manera, relacionarse también con el conjunto de síntomas conocidos como 
"síndrome metabólico". Por otra parte, es lógico pensar que una dieta alta en 
grasas pueda condicionar las poblaciones microbianas en el intestino y que 
este cambio pueda influir, en mayor o menor medida, en las diferentes 
variables fisiológicas que puedan dar lugar a un cuadro específico. Esta es la 
hipótesis de varias investigaciones en las que se han sometido ratones a dietas 
altas en grasas y en calorías. Sin embargo, no hay ningún estudio comparativo 
acerca del efecto de diferentes tipos especificas de grasas sobre la microbiota 
intestinal. Por ello, hemos empezado una línea de trabajo sobre la influencia 
del aceite de oliva, en comparación con otras grasas, sobre la población 
bacteriana del intestino. Para ello, hemos alimentado ratones con tres dietas 
altas en grasas (aceite de oliva virgen, refinado y mantequilla) así como con 
una dieta control. Las poblaciones simbiontes han sido estudiadas en heces a 
lo largo de todo el proceso, y en intestinos tras el sacrificio de los animales. Los 
resultados preliminares, utilizando técnicas dependientes de cultivo, mostraron 
un cambio en la composición microbiana cuando se aplicaron las dietas altas 
en grasas, tal y como se esperaba. Sin embargo, además de este resultado, se 
pudo observar un comportamiento intestinal diferente dependiendo del tipo de 
grasa utilizado. En la presente comunicación, se muestran resu ltados obtenidos 
aplicando técnicas independientes de cultivo. Para ello, se ha optimizado la 
obtención de ADN a partir de heces, así como la amplificación de la región V3 
de los genes del ARNr 16S utilizando cebadores específicos del dominio 
Bacteria. Los perfiles obtenidos tras llevar a cabo electroforesis en gel de 
gradiente desnaturalizante, DGGE, nos permiten llevar a cabo análisis de 
biodiversidad en cada grupo, as i como hacer comparaciones estadisticamente 
significativas entre las diferentes dietas. 
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La conservación de los recursos fitogenéticos conlleva también el 

mantenimiento de parte de la biota bacteriana asociada a los mismos. 

Para conocer la diversidad bacteriana presente en semillas de judía (Phaseolus 

vulgaris L.) conservadas en el banco de germoplasma del CRF- INIA, y su 

estado sanitario, se han analizado 16 muestras. El método utilizado ha sido el 

de remojo y aislamiento, y la identificación se llevó a cabo mediante la 

secuenciación del ADNr 16S. 

Las bacterias aisladas correspondieron, por una parte a biota saprófita entre la 

que se encuentran bacterias de procedencia ambiental (Moraxella sp., Bacil/us 

sp., Paenibacillus sp., Frigoribacterium sp., Arthrobacter sp., Microbacterium 

sp, M. schleiferi, M. phyllospherae, Novosphingobium sp., Paracoccus sp., 

Acinetobacter sp., Pseudomonas fluorescens, Ornithinimicrobium sp., 

Methylobaclerium sp., M. extorquens, Enterobacter sp., Pantoea agglomerans) 

y bacterias propias del ser humano, como las presentes en la piel (Kocuria sp., 

K. rosea, Staphylococcus sp., S. wameri) o las que forman parte de la flora 
endógena humana (Enterococcus sp.). Por otra parte, cuatro de los 
aislamientos correspondieron a especies fitopatógenas, siendo la judía 
hospedador descrito de tres de ellas. De éstas, dos -de la misma procedencia­
se identificaron como Curtobacterium flaccumfaciens, patógeno grave de judia; 
mientras que la tercera se identificó corno Pseudomonas viridiflava, 
considerada como patógeno de debilidad . El cuarto aislamiento fitopatógeno 
correspondió a Clavibacter michiganensis que es un patógeno grave pero no 
relacionado con judia. 
Para identificar el patovar y comprobar la patogenicidad de los aislamientos de 
Curlobacterium flaccumfacíens, se inocularon dos cepas, una procedente de 
este trabajo (LPPA 987), productora de pigmento morado, y como control LPPA 
392. La inoculación se realizó mediante la inmersión de semilla de judía (cv. 
Andecha) en una suspensión bacteriana de 108 ufdml durante una hora a 25° 
C. A continuación, las semillas fueron sembradas y mantenidas a 280 C, 80% 
de humedad y fotoperíodo 16/8 h luz/oscuridad. Los primeros síntomas se 
observaron a los 7 días de incubación y se consiguió reaislar las bacterias 
inoculadas, por lo que presuntivamente se trataría del patovar flaccumfaciens. 
Los resultados de este trabajo revelan la importancia de considerar la biota 
asociada al material vegetal que se conserva en los Bancos de Germoplasma, 
ya que puede ocasionar la dispersión de patógenos graves. 
T P29 Identificación de pequeños RNAs reguladores en la estirpe 
patógena TIGR4 de Streptococcus pneumoníae 
Paloma Acebo, Sara Navarro, Antonio J. Martín-Galiana y Mónica Amblar. 
Centro Nacional de Microbiología, Instituto de Salud Carlos 111. Majadahonda, 
Spain. 
Los pequeños RNAs no codificantes (ncRNAs) son potentes reguladores de la 
expresión génica que se han descubierto en multitud de bacterias en los 
últimos años y que permiten a la célula ajustar su fisiología a los cambios 
ambientales. Estos ncRNAs son capaces de coordinar complejas redes de 
adaptación a estrés y juegan un papel clave en la patogénesis, colonización y 
persistencia de los microorganismos patógenos. En nuestro laboratorio hemos 
identificado mediante secuenciación masiva un total de 508 pequeños RNAs 
que se expresan en la estirpe capsulada TIGR4 de Streptococcus pneumoniae. 
De ellos, 339 corresponden a RNAs intragénicos, 125 a RNAs que solapan con 
el extremo 5' y/o 3' de genes codificantes y 44 son pequeños RNAs codificados 
en regiones intergénicas del genoma y, por tanto, potenciales reguladores de la 
expresión génica. De estos 44 ncRNAs intergénicos, 17 fueron descritos con 
anterioridad por otros grupos mediante técnicas diferentes y 27 corresponden a 
ncRNAs intergénicos nuevos. La gran mayoría están conservados entre los 
distintos neumococos tanto a nivel de secuencia como de contexto genético , de 
manera que tan solo 1 parece ser específico de la estirpe TIGR4. Además, 37 
de los 44 ncRNAs están presentes también en otros estreptococos. La 
expresión de muchos de los ncRNAs identificados ha sido confirmada 
experimentalmente mediante RT -PCR y/o Northern blot, demostrando así que 
se trata de transcritos independientes. La búsqueda de homologías con la base 
de datos Rfam, ha revelado que 9 de los ncRNAs pertenecen a familias 
conocidas y representadas en casi todas las bacterias, mientras que los 35 
restantes no pertenecen a ninguna familia conocida de ncRNAs. Por otro lado, 
el uso de herramientas informáticas ha permitido identificar una serie de 
posibles mRNAs diana para estos ncRNAs, dando una pista sobre su posible 
función dentro de la célula. Los resu ltados obtenidos revelan la implicación de 
alguno de los RNAs en procesos claves para la fisiología del neumococo que 
están siendo investigados en la actualidad. Gracias a esta información 
podemos proporcionar una visión completa de los pequeños RNAs reg uladores 
de este patógeno y dar el primer paso sobre la investigación de su función en 
S. pneumoniae. 
P.6. Biodeterioro, biodegradación y biorremediación 

BO P13 Control de líquenes y microorganismos endolíticos mediante 
biocidas y láser 
M. Speranza1, M. Sanz2., M. Qujjal , A. de los Ríos', J. Wierzchos 1, S. Pérez­

Ortega1, M. Castillejo2 and C. Aseaso 1. 

1MNCN-CSIC, Serrano 115, 28006 Madrid, Spain. 2IQFR-CSIC, Serrano 119, 

28006 Madrid, Spain.ascasa@ccma.csic.es msperanza@ccma.csic.es 

Los líquenes y microorganismos de vida libre, como hongos, algas, 
cianobaclerias y bacterias no fotosintéticas son los principales agentes de 
biodeterioro de la piedra. La colonización epilítica y el biodeterioro que 
ocasionan resulta fácil de detectar mediante técnicas convencionales pero no la 
colonización endolítica de líquenes y microorganismos. Las prácticas comunes 
en el control del biodeterioro están orientadas a la eliminación mecánica y/o 
química de la colonización epilítica y prese~tan limita.ciones como,. los daños 
irreversibles en el material pétreo o los pehgres ambientales asociados a las 
sustancias tóxicas utilizadas. Además se ha demostrado, mediante el 
diagnóstico in situ del biodeterioro con SEM.~SE,.. que es~~s métodos no 
resultan del todo eficaces en el control de la colonlzac¡on endolltlca. 
En este sentido, se estudió la acción de un biocida Koretrel en un frente de 
cantera de dolomías cretácicas colonizadas por Verrucaria nigrescens. La 
acción del biocida en el sistema fotosintético del fotobionte fue evaluado 
durante 30 días utilizando un fluorímetro portable, detectándose una inactividad 
total del mismo a las 4 horas de la aplicación. Estos resultados concuerdan con 
las severas modificaciones estructurales y ultraestructurales de los fotobiontes 
observadas por SEM·BSE y TEM al final del ensayo. 
La limpieza con láser de la piedra es una técnica bien establecida en el ~mbito 
del patrimonio cultural, aunque orientada principalmente a la remoclon de 
costras inorgánicas. Dolomías cretácicas con colonización epilítica yendolítica 
fueron irradiadas utilizando un Q·switcned Nd: YAG fáser con dos longitudes de 
cnda (355 y 1064), variando la cantidad de energía por pulso y la .f~ecuencia. 
En condiciones seleccionadas de irradiación se obtuvo la fotoablaclon del talo 
liquénico, no detectándose mediante Raman daños en la p.ied~. Mediante 
SEM-BSE se observó que tanto el fotobiante como el mlcoblonte de V. 
nigrescens sufrieron cambios estructurales cuya severida~. dependía. de la 
energía térmica a la que fuemn sometidos. L?~ hongos endolltlcos, .. Iocal¡:l~dos 
a varios cientos de micrómetros de !a superficie del sustrato tamblen sufíleron 
daños, como la pérdida de la integridad hifai y de las unidades lípidicas. E~.te 
es el primer trabajo en que se comprueba la eficiencia del láser .en la rem.oclon 
de líquenes epilíticos junto a su potencial en el control de microorganismos 
endolíticos responsables del biodeterioro de la piedra. 
80 P14 Estudio de las actividades enzimáticas en biorreactores de 
membrana (MBR) para el tratamiento de aguas residuales. Aplícación de 
oxigeno puro como variable de proceso 
Reboleiro-Rivas P. Juárez-Jiménez, 8., Calderón, K., Cortés-Lorenzo, C., 

Martinez-Toledo, MV., González·López, J. e·mai l: preboleiro@ugr.es 

Opto. Microbiología. Facultad de Farmacia. Universidad de Granada. 

La tecnología de los Biorreactores de Membrana (MBRs) ha supuesto una 
importante innovación para el tratamiento de las aguas residuales urbanas y 
presentan numerosas ventajas frente a los fangos activos co~~encionales. ~n 
términos de calidad del efluente, eficiencia de la biodegradaclon, y reducclon 
de la producción de lodos (Melin et af.,2006; Miura et af.,2007). Los MBRs no 
están exentos de problemas, siendo uno de los principales la obstrucción de las 
membranas, la ineficacia en la oxigenación o la formación de biopelículas que 
dificultan la actividad del proceso. En este sentido, la incorporación de 02 puro 
en lugar de aire a estos sistemas puede representar una posibilidad te~nol~gica 
aplicable, aunque es necesario determinar como responde a esta apllcaclon la 
actividad biológica. 
En este estudio se presenta el análisis comparativo de las actividades 
enzimáticas extracelulares de mayor implicación en el sistema, siendo las más 
relevantes: fosfatasas (ácida y básica), glucosidasas, esterasas y proteasas 
desarrolladas en un reactor biológico de un sistema MBR Se realizaron tres 
ciclos de experimentación con diferentes concentraciones de MLSS (1 Og/l; 7g/1 
Y 4.5g/l) bajo diferentes condiciones de 02 puro y aire .. En cada ~iclo se 
aplicaron dos condiciones de oxigenación (02 puro y aire), con objeto de 
estudiar la influencia del 02 puro sobre el comportamiento de las actividades 
enzimáticas. Para determinar la influencia simultanea de los cambios 
registrados en los parámetros ambientales y de operación sobre la varia~ió.n de 
las actividades enzimáticas medidas en el tanque del MBR, se realiZO un 
análisis estadístico multivariante con el programa CANOCO (v4.5). 
En los tres ciclos de experimentación se aprecia que la inyección de oxígeno 
puro en el sistema no influyó negativamente en las actividad~s ~nzimáticas. 
Los resultados del análisis estadístico multivariable (ROA) Indican que la 
Temperatura y los MLS5V representan las variables significativas del sistema 
(p<0.05) en relación a las actividades enZimátic~s. Nuestros res~l.tados 
sugieren la necesidad de controlar de forma minUCiosa la concentraclon de 
MLSSV y la temperatura con objeto de mantener el reactor biológico en las 
condiciones de operación más adecuadas. Nuestro trabajo sugiere la utilización 
de 02 puro como alternativa a la aireación del biorreactor y puede suponer una 
ventaja en el rendimiento del sistema MBR, ya que origina un incremento en 
determinadas actividades enzimáticas. Además, el volumen de gas insuflado al 
sistema resulta mucho menor que utilizando aire, con clara reducción del gasto 
energélico. A su vez, el uso de 02 permite alcanzar en el bio.r;eactor 
concentraciones de biomasa muy superior a las ensayadas, pudlendose 
optimizar el diseño y construcción de estas instalaciones. 
MELlN, T , el al., 2006. Membrane bioreactor technology for wastewater 
treatment and reuse. Desalination, 187: 271-282 
MIURA, Y., et al., 2007. Bacterial community structures in MBRs treating 
municipal wastewater: relationship between community stability and reactor 
performance. Water Research 41 :627·637. 
BO P15 Mecanismos de tolerancia de bacterias naturales de formaciones 
arcillosas a metales pesados 
Ranea Robles, P., Galera Monge, Moreno García, A., T, Fernández Vivas, A., 
~ J.M. Merroun, M.L. e-mail: jmarias@ugr.es . 
Departamento de Microbiología, Facultad de Ciencias, Universidad de 
Granada. 
España y otros paises europeos están considerando la posibilidad de utilizar 
formaciones arcillosas como «roca hospedante" para el almacenamiento 
geológico profundo de residuos radioactivos debido a sus propiedades físicas, 
hidráulicas y geoquímicas. Por ello, estudios multidisciplinares (efecto de 
procesos inorgánicos, ingeniería, etc.) se han llevado a cabo para evaluar la 
seguridad de este tipo de almacenamiento. Sin embargo, se desconoce el 
efeclo de los procesos microbianos en este tipo de ambientes. Este trabajo 
describe el aislamiento de 5 cepas bacterianas de una muestra arcillosa de 
bentoniia del Gabo de Gata (Almeria), y sus interacciones con uranio y otros 
metales pesados. Las cepas aisladas fueron identificadas como Arthrobacter 
sp. BII·S1, Bacil/us simplex BII·S2, Isopterico/a dokdonesís BII-53, Mícrococcus 
luteus 811-S4 y Micrococcus futeus BII-S5, mediante la secuenciación del gen 
ARNr 16S. Las cepas aisladas han sido caracterizadas bioquímicamente y 
microscópicamente usando un Kit de ensayo bioquímico, AP 50 CH y 
microscopio electrónico de barrido, respectivamente. Se ha evaluado la 
tolerancia de las 5 cepas bacterianas a diferentes metales pesados (ej. plomo, 
uranio, cadmio, plata, zinc, níquel, lantano, etc.) en el medio sólido LPM. Los 
resultados obtenidos indican que las cepas estudiadas presentan altos niveles 
de tolerancia al uranio (4 mM), plomo (4 mM) y lantano. Los mecanismos de 
tolerancia de estas cepas bacterianas a uranio han sido estudiados mediante 
una combinación de métodos microscópicos, espectroscópicos y 
microbiológicos. Análisis por el microscopio electrónico de transmisión indica 
que estas cepas precipitan uranio en la pared celular y en el medio extracelular. 
Espectroscopio por infra rojo ha sido utilizado para determinar la naturaleza de 
los grupos funcionales bacterianos implicados en la precipitación de uranio. Los 
resultados de este trabajo demuestran el potencial de las bacterias naturales 
de formaciones arcillosas en la inmovilización de uranio, retrasando por lo tanto 
su movilidad y transporte en el medio ambiente. 
BO P16 Estudio de biodegradación bacteriana de poliésteres alifáticos 
comerciales Ecoflex® y Ecovio®. Efecto de la fotodegradacíón 
Abrusci C. 1, Morro, A. l , Marín, 1.\ López-Marin, J.2 , González, A?, Corrales, 
T.3, Pablos, JL3 , Catalina. F. 3 e·mail: cabrusci@cbm.uam.es 
lDepartamento de Biología Molecular, Facultad de Ciencias, Universidad 
Autónoma de Madrid, Cantoblanco, 28049·Madrid, España. 21MIDA, Instituto 
Murciano de Investigación y Desarrollo agrario y alimentario CI Mayor sin 
30150 La Alberca- Murcia, España. 31nstituto de Ciencia y Tecnología de 
Polimeros (CSIC). Grupo de Fotoquímica Aplicada, CI Juan de la CielVa 3, 
28010-Madrid, España. 
La larga vida de los polímeros sintéticos y su biodegradación extremadamente 
lenta han impulsado la preparación de nuevos polímeros con biodegradación 
en el medíoambiente y en una escala de tiempo de interés aplicado. 
Recientemente, materiales biodegradables basados en poliésteres alifáticos se 
han introducido en el mercado y su biodegradación está siendo objeto de 
estudio. 
En el presente Trabajo se ha estudiado la degradación fotoquimica y 
bacteriana de dos poliésteres alifáticos comerciales (BASF): Ecoflex® FBX 
7011 y Ecovio® LBX 8145. Los filmes obtenidos con estos políésteres fueron 
fotodegradados de forma acelerada (lámpara de xenón y fil.t~ sol~r) durante .~8 
días. Con los filmes originales y fotodegradados se estudiO la blodegradaclon 
durante 35 dias utilizando dos mezclas de cepas bacterianas diferentes: 
mezcla Baciffus·MIX (B. cereus, B. megaterium y B. subtílis) aislada en trabajos 
anteriores 1, y mezcla Bacterias·IDN (Bacil/us lícheniformís, Brevibacillus 
borstelensis, Lysinibacillus sphaericus, Aneurinibaciflus migulanus, 
Lysinibacillus sphaericus, Bacillus subtilis), cepas bacterianas aisladas e 
identificadas en este trabajo después de la exposición de los filmes en un 
campo de cultivo de Murcia. Se pudieron observar los cambios producidos en 
los materiales por efeclo de la fotodegradación y por el metabolismo 
microbiano mediante diversas técnicas 1,2.. Análisis de emisión de 
quimioluminiscencia (QL), espectroscopia infrarroja de transformada de Fourier 
(FTIR·ATR), calorimetría diferencial de barrido (DSC), determinación de angulo 
de contacto (9), análisis termogravimétrico (TGA), microscopia electrónica de 
barrido (SEM) y resonancia magnética nuclear (RMN). 
Para el estudio de la biodegradación se realizó un seguimiento por medidas 
indirectas de impedancia del CO2 producido por el metabolismo bacteriano 1 en 
el proceso de mineralización de los materiales. El grado de biodegradación 
alcanzado con la mezcla Baciflus·MIX fue de 45% y 62% para Ecoflex® y 
Ecovio®, respectivamente; con la mezcl: Bacteri~s-IDN, la biodegradación 
alcanzada fue de 40% y 25% para Ecoflex y Ecovio . 
1 Abrusci, C. et al. Biodegradation of photodegraded mulching films based on 
polyethylenes and stearates of caldum and iron as pro-oxidant additives. 
International biodeterioration and biodegradation, 2011, 65: 451·459. 
2 Kijchavengkul, T et al. Assessment of aliphatic·aromatic copolyester 
biodegradable mulch films. Part 11 : laboratory simulated condition, 2008, 
Chemosphere, 71:1607·1616. 
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T P9 Hongos microcoloniales en costras de yeso del Desierto de Atacama 
B. Cámara\ P. Estévez2 , C. Ascaso\ J. Wierzchos1 & A. De los Ríos' 

'MNeN (eSle). el Serrano 115 dpdo., 28006, Madrid. Email: 

bcamara@mncn.csic.es 2 Facultad de Biología, UCM, Madrid. 

Los hongos microcoloniales constituyen uno de los grupos de microorganismos 
que forman parte de las comunidades litabióntleas en diferentes tipos de rocas 
en desiertos áridos fríos y cálidos. En las últimas décadas, estos 
microorganismos han suscitado gran interés por presentar estrategias 
adaptativas que les permiten tolerar temperaturas extremas, desecación, 
escasez de nutrientes e intensa radiación ultravioleta, características existentes 
en un ambiente extremo como el Desierto de Atacama. A pesar de las 
condiciones extremas de este desierto, recientemente se ha detectado la 
presencia de comunidades microbianas en el interior de costras de yeso, 
organizadas en bandas marcadas de colonización [1]. Los hongos 
microcoloniales están presentes en micro poros entre cristales de yeso a 
escasos micrómetros de la superficie, situación que ha sido posible observar 
por medio de la utilización de diferentes técn icas de microscopia (SEM-BSE, 
L TSEM y MO). La caracterización de cultivos fúngicos obtenidos a partir de 
fragmentos de costras de yeso procedentes de localidades del norte y centro 
del Desierto de Atacama, ha mostrado que en la mayoría de los casos se trata 
de hongos melanizados, con una tasa de crecimiento lento, y morfología 
uniforme. Esta ausencia de diferenciación de caracteres morfológicos hace que 
solo sea factible su identificación median te una aproximación con técnicas de 
biología molecular. El análisis genético de los cultivos fúngicos utilizando 
distintos marcadores genéticos nos ha permitido determinar que la mayoría de 
las cepas están relacionadas con hongos del orden Capnodiales. Sin embargo, 
en muchos de los casos no existen secuencias en el GenBank que muestren 
alta similitud, lo que puede indicar que se trate de especies no descritas 
previamente. El crecimiento de estas cepas fúng icas en medios de cultivo 
dentro de un rango de concentraciones de NaCI y yeso, mostró una variabilidad 
de comportamientos en cuanto a su tolerancia a alta salinidad tanto entre 
cepas de distintas localidades como de la misma localidad. Este análisis ha 
permitido determinar la presencia de algunos hongos de naturaleza 
halotolerante y halofílico en estas costras lo que constituye una aproximación al 
rango de condiciones en el que son capaces de crecer los hongos 
microcoloniales. Este trabajo supone la primera descripción de la presencia de 
hongos microcoloniales en microhábitats endolíticos de costras de yeso del 
desierto de Atacama y una importante contribución al conocimiento de la 
diversidad fúngica . [1 ] Wierzchos et al. 2011, Geobiol. 9:44-60 
T P10 Cuantificación de la diversidad procariótica de sedimentos 
anaerobios de un ambiente ácido extremo: Río Tinto. 








El río Tinto (Huelva, España) representa un ambiente extremo muy particular. 

El río fluye 100 kilómetros a lo largo de la mayor Faja Pirítica del mundo y la 

oxidación de sus minerales otorga a las aguas del Tinto un pH extremadamente 

ácido (2.3) y una elevada concentración de sulfatos, hierro y metales pesados 

(Cu, ln, As, Mn and Cr). Debido a sus especiales características, su 

geoquímica y microbiolog ía han sido objeto de numerosos trabajos durante la 

última década. Hasta ahora, los estudios se habían centrado en los organismos 

que habitan las zonas aerobias, pero en los últimos años y debido a su 

relevancia - tanto ecológ ica como el hecho de que el Tinto es considerado un 

análogo de Marte - se están centrando en las zonas anaerobias. Estudios 

previos con técnicas moleculares, como clonaje y DGGE, nos han permitido 

identificar en sedimentos del Tinto a los principales microorganismos 

relacionados con los ciclos del hierro (A. ferrooxidans, Ferroplasma spp, ), 

azufre (Desulfurel/a spp, Desulfosporosinus spp ... ) y carbón (Acidiphilium spp, 

Bacillus spp, Cfostridium spp, Acidobacterium spp.), así como su distribución 

preferente en función de las características físico-químicas de los sedimentos. 

Esta descripción cualitativa de la ecología microbiana nos permitió establecer 

un modelo geoquímico de los distintos ciclos de los elementos en los 

sedimentos del río Tinto, pero evidenció la necesidad de una cuantificación de 

los mismos. Esto se ha llevado a cabo mediante hibridación in-situ (CARD­

FISH) a distintas profundidades (testigos de 50 cm) en dos puntos del río (JL y 

SN) con distintas características fís ico-químicas. Los perfiles en profundidad de 

los mismos mostraron que el número de células totales difieren notablemente 

en ambos puntos: 5,4E+08 células/peso húmedo de sedimento en JL en 

contraste con 9,7E+06 en SN, y que existe una drástica caída con la 

profundidad variando en JL desde 1,OE+09 hasta 2,1 E+07 a lo largo de los 50 

cm, y en SN desde 1,2E+07 hasta 3,2E+06. Las hibridaciones realizadas con 

sondas para dominios han mostrado que en ambos casos el dominio Bacteria 

(98,6%) predominaba sobre los dominios Archaea (1,4%) Y Eukarya (ND). Las 

hibridaciones con sondas de clase y phylum muestran que las bacterias 

dominantes pertenecen a las clases Delta-proteobacteria (13,7%) y Gamma­

proteobacteria (5,5%). Las hibridaciones con sondas de género mostraron que 

los mayores porcentajes correspondían a los organismos pertenecientes a los 

géneros Syntrophobacter (6,1%), Desulfurella (9,3%) y Desulfosporosinus 

(5,6%), todos ellos relacionados con el ciclo del azufre y con capacidad de 

sulfatorreducción. Los organismos relacionados con la reducción de hierro 

(Acídíthiobacillus spp. and Acidiphilium spp.) y fermentadores (Cfostridíum 

spp . .. ) fueron también detectados aunque en menor número. La cuantificación 

de los microorganismos presentes en los sedimentos pone de relieve la 

importancia del ciclo del azufre en las zonas anaerobias del Tinto, en con traste 

con estudios previos realizados en la columna de agua donde el ciclo del hierro 

aparece como dominante. 

T P11 Aproximación al pan.genoma de Haloquadratum walsbyi desde el 
metagenoma. Variabilidad de la Isla Genómica l. 
Martin-Cuadrado A_B.", Pasic, L."z, Ghai R. ' ,y Rodriguez-Valera F.' C. e­
mail: amartin@umh.es 
'Departamento de Producción Vegetal y Microbiología, Universidad Miguel 
Hernández. San Juan de Alicante, España. zDepartment of Biology, University 
of Ljubljana, Ljubljana, Slovenia 
El cristalizador de la salina solar de Santa Pala (Alicante) es un hábitat donde 
la concentración de sal llega a concentraciones de saturación y en el que la 
biodiversidad de procariotas es tremendamente simple, siendo el archaea 
cuadrada Haloquadratum walsbyi el microorganismo predominante. Mediante 
pirosecuenciación (454, GS-FLX) de DNA extraído directamente de biomasa 
recogida mediante filtración, hemos secuenciado más de 1 Gpb de secuencia 
genómica. Además, se secuenciaron varios fósmidos completos de una librería 
realizada con muestras recogidas en el mismo cristalizador. Por su bajo 
contenido en %GC, es posible reconocer las secuencias que corresponden a 
H. walsbyi entre las secuencias de DNA ambientales (1). Mediante 
comparación de estas secuencias con las de los dos genomas secuenciados 
que existen de H. walsbyí, estudiamos la composición de su pan-genoma, 
entendido este como el conjunto del "core-genome" (genes conservados entre 
todos los aislados) y el "accesory-genome" (genes que pueden estar presentes 
o no en determinados aislados). 
Los resu ltados revelan la existencia de varias decenas de clones presentes en 
un mismo punto temporal, los cuales permanecen a lo largo del tiempo y, que 
además, son ubicuos ya que se han aislado clones casi idénticos en muestras 
recogidas en otros puntos muy distantes geográficamente. Éstos clones 
estarían sujetos a variaciones en 'aS denominadas "is las genómicas". En 
concreto, hemos estudiado varias versiones de la Isla Genómica I (IG 1), que 
codifica proteínas relacionadas con la envuelta celular. Varios de los genes de 
esta zona del genoma no tienen homólogos ambientales, lo que indicaría que 
esa versión de la isla genómica ha desaparecido del medio ambiente, bien 
porque la versión del clon ha desaparecido (o su proporción ha disminuido 
dramáticamente), o porque esos genes están cambiando continuamente. 
Mediante un análisis de la posible recombinación entre las diferentes versiones 
de IG1 secuenciadas, hemos comprobado que un posible origen de esta 
variabilidad es la recombinación génica de los genes de la envuelta celular 
entre dos o más clones de H. walsbyi entre sí. De acuerdo con el modelo 
propuesto en el 2009 (2) Cconstant-diversity dynamics"), el significado 
ecológico de este hecho sería la evasión de la infección por fagos, presentes 
en grandes cantidades en las salinas y que continuamente ejercen una presión 
selectiva sobre la abundancia de cada uno de estos clones. 
1.Legault, B.A., et aL, Environmental genomics of "Ha/oquadratum wa/sbyl' in a 
saltern crystallizer indicates a large pool of accessory genes in an otherwise 
coherent species. BMC Genomics, 2006. 7(1): p. 171 . 
2.Rodriguez-Valera, F., el al., Explaining microbial population genomics through 
phage predation. Nat Rev Microbiol, 2009. 7(11): p. 828-36 
T P12 Aislamiento e identificación de cepas bacterianas con capacidad 
para eliminar compuestos fenólicos presentes en el agua de lavado de la 
aceituna. 
Maza P., Andrade L., Rodelas B., González-López J. y Martínez-Toledo MV. 
Instituto del Agua. Universidad de Granada 
Las aguas de lavado de las aceitunas son producidas por la industria del aceite 
de oliva, la cual tiene una importante actividad económica principalmente en 
España, Italia y Grecia. Actualmente no existe ningún tratamiento viable para 
estas aguas residuales, debido principalmente a limitaciones técnicas y 
económicas, y a la dispersión de las almazaras a través de la cuenca 
mediterránea. Las aguas de lavado de las aceitunas se caracterizan por su 
alto Contenido en sustancias fenólicas con un marcado efecto antimicrobiano y 
fitotóxico. (Berlín, L et al., 2004). 
Entra las d~erante. opciones, los tratamientos biolOgioos son considerados los 
más respetuosos para el medio ambiente y el menos costoso de los 
tratamientos de aguas residuales (Manlzavinos and Kalogerakis 2005). 
Actualmente son necesarios estudios sobre las diferentes opciones de 
biodegradaci6n de las agua. de lavado, asl como el desarrollo de nuevas 
tecnologlas de biorremediaci6n. En este trabajo pretendemos seleccionar 
bacterias que puedan ser utilizadas en procesos de tratamientos de estos 
efluentes, habiéndose realizado una caracterización de las comunidades 
microbianas cultivables y no cultivables presentes en el agua de lavado, 
mediante aislamiento e identificación genética. El análisis filogenético ha 
demostrado una marcada biodiversidad de estas comunidades microbianas, 
detectándose la afiliación mayoritaria de las bacterias cultivables a las clases 
cp-Proteobacteria, Actinobacteria y Firmicutes. 
Al ser los ácidos fenólicos compuestos con capacidad de inhibición del 
crecimiento microbiano, se realizaron curvas de crecimiento para cada una de 
las cepas aisladas utilizando medio sintético de agua de lavado. De los 
resultados obtenidos se desprende que existen cepas pertenecientes a la 
familia Enterobacteriaceae capaces de tolerar altas concentraciones de 
sustancias fenólicas, en este grupo de microorganismos se puede centrar un 
mayor interés biotecnológico por su previsible utilización en el tratamiento de 
estos efluentes. 
El presente trabajo se ha desarrollado dentro del proyecto Europeo ALGATEC 
FP7-SME-2008-1-232331. 
Bertin L, Berselli S, Fava F, Petrangeli-Papini M, Marchetti L (2004) Anaerobic 
digestion of olive mili wastewaters in biofilm reactors packed with granular 
activated caroon and "Manville" .¡¡Iea beads. Water Res 38:3167-3176. 
Mantzavino. D, Kaiogerakis N (2005) Traatment d oIive mili effluents: Par! 1. 
Organic matter dagradatlon by ehemlcal and biologleal processes-iln 
overview. Environ Int 31 :289-295. 
no 
P.9. Taxonomía, filogenia y diversidad 

T PS Biodlversidad microbiana en una pintura de caballete. 
Zafra M.J., López, M" Martín, 1. E-mail: mjzd@correo.ugr.es 
Departamento de Microbiología. Facultad de Ciencias. Universidad de 
Granada. 
Las obras de arte y los monumentos están expuestos a los factores 
ambientales y albergan numerosas comunidades microbianas Que provocan el 
biodeterioro de las mismas. En las obras pictóricas, los microorganismos 
pueden dar lugar a decoloraciones, manchas o formar biopelículas o costras 
que pueden actuar como sustrato de bacterias y hongos, es decir, pueden 
utilizarlos como nutrientes. En las pinturas de caballete, el material de soporte, 
los componentes de las capas pictóricas, los barnices o los aglutinantes 
pueden ser degradados por los microorganismos. 
Dada la gran diversidad de microorganismos que pueden colonizar las obras de 
arte, se hace necesaria una identificación exacta con el fin de prever su 
comportamiento y en caso de tener que eliminarlos, utilizar el método más 
adecuado y menos lesivo para la obra pictórica. De ahí la necesidad de utilizar 
técnicas moleculares y otros métodos basados en el cultivo de 
microorganismos. 
Bajo esta perspectiva, hemos analizado la biodiversidad existente en una 
pintura de caballete, La Virgen de la Inmaculada, sita en la Iglesia-Convento de 
San Antón de Granada. Hemos identificado 11 géneros, 7 de ellos son 
bacterias: Bacillus, Paenibacillus, Virgibacillus; Arlhrobacler, Kocuria, 
Streplomyces y Microbacterium. Los 4 restantes son hongos filamentosos: 
Penicillium, Cladosporium, Aspergillus y Davidiella. Bacillus fue la bacteria más 
abundante, y los hongos más extendidos en el cuadro pertenecen al género 
Cladosporium. La mayoría de los microorganismos hallados son propios del 
suelo, y sus esporas pueden haber sido transportadas por el aire hasta el 
cuadro. La humedad presente en la iglesia ha podido favorecer su crecimiento. 
El análisis enzimático de los microorganismos identificados pone de manifiesto 
su capacidad para llevar a cabo la biodegradación de los componentes de la 
obra. 
Gorbushina A.A., Kort R., Schulte A., Lazarus O., Schnetger 8., Brumsack H.J., 

Broughton W.J., Favet J. 2007. Life in Darwin's dust: inter-continental transport 

and survival of microbes in the nineteenth century. Enviran. Microbio!. 9: 2911 ­
2922. 

Vukojevié J., Ljaljevié-Grbié M. 2010. Moulds on paintings in Serbian fine art 

museums. Afr. J. Microbiol. Res. 4: 1543-1456. 

T P6 Caracterización de una nueva especie de haloarquea aislada de 
lagos hipersalinos de Mongolia Interior, China 
Paulina Corrala, M. Carmen GutiérrezB , Ana M. Castilloa , Masahiro Kamekuraby 
Antonio Ventosaa . e-mail: pcv@us.es 
aDepartmento de Microbiología y Parasitología, Facultad de Farmacia, 
Universidad de Sevilla, 41012 Sevilla. bHalophiles Research Institute, 677-1 
Shimizu, Noda-shi, Chiba-ken 278-0043, Japan. 
La familia Halobacleriaceae ha sido identificada como la más abundante de los 
microorganismos que habitan en ambientes hipersalinos, siendo la única familia 
reconocida dentro del orden Ha/obacteriales. En este estudio se han descrito 
dos cepas EN_2T y SH-4, aisladas de los lagos salinos Erlianor y Shangmatala, 
respectivamente, localizados en Mongolia Interior, China. Estas cepas se 
proponen como una nueva especie del género Halorubrum. 
La caracterización se realizó de acuerdo a los estándares mínimos propuestos 
para la descripción de nuevos taxones del orden Halobacleriales (Oren et aL, 
1997). Las cepas EN-2T y SH-4 son bacilos inmóviles y aerobios estrictos, las 
colonias tienen pigmentación roja. Crecen en condiciones óptimas a 35-40 oC, 
3,4 M de NaCI ya un pH de 7,2 a 7,5. No necesitan MgCI 2 para su crecimiento. 
Se lisan en agua destilada. la mínima concentración de NaCI para prevenir la 
lisis celular es de 12 % (plv). 
En base al análisis de la secuencia del gen ARNr 16S, las cepas EN-2T y SH-4 
están estrechamente relacionadas con Halorubrum cibi B31 T (97,9 Y 98,0 % de 
semejanza, respectivamente), Ha/orubrum tibelense 8W8T (97,6 y 97,3 %), 
Halorubrum alka/iphilum DZ1 T (96,8 y 97,1 %), Ha/orubrum luleum CGSA15T 
(96,8 y 97,0 %) Y Halorubrum Iipolyticum 9_3T (96,8 Y 97,0 %). Los estudios de 
hibridación ADN-ADN mostraron que las cepas EN_2T y SH-4 no estaban 
relacionadas con estas especies, con porcentajes de hibridación ADN-ADN 
igualo inferior al 45 %. La hibridación ADN-ADN entre las cepas EN_2T y SH-4 
fue superior al 70 % demostrando que ambas cepas son miembros de la misma 
especie. El análisis de ¡¡pidos polares reveló que las cepas EN_2T y SH-4 
contenían: fosfatidilglicerol (PG), fosfatidilglicerol fosfato metil éster (PGP-Me), 
diglicosil diéter sulfatado (S-DGA-3) y dos glicolípidos no identificados. El 
contenido en G+C del ADN de ambas cepas fue de 62,1 moles%. 
Basados en el análisis de la secuencia del gen ARNr 16S, la composición de 
lípidos polares y las características fenotípicas, las cepas EN_2T y SH-4 están 
estrechamente relacionadas con las especies del género Halorubrum. No 
obstante, hemos determinado que poseen características diferenciales como 
para clasificarlas en una especie diferente, por lo que proponemos clasificar 
estas cepas como una nueva especie de este género, con la nueva 
designación Ha/orubrum aquaticum sp. nov. La cepa tipo es EN-2T (=CECT 
7174' = CGMCC 1.6377' =JCM 14031'). 
REFERENCIA 
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T P7 Determinación de la capacidad patogénica de las especies de 
Aeromonas del "complejo A. hydrophila" 
Albarral V., Sanglas, A., Farfán,M., Miñana-Galbis,D. e-mait: valbarral@ub.edu 
Departamento de Microbiología y Parasitología Sanitarias Fac.Farmacia. 
Universidad de Barcelona. 
El género Aeromonas está constituido actualmente por 24 especies 
reconocidas, algunas de las cuales incluyen varias subespecies. Son 
habitantes ubicuos del agua dulce, pero también de aguas cloradas, salobres y 
marinas. Se han obtenido cepas de Aeromonas de una amplia variedad de 
alimentos, y se han aislado de muestras clínicas. Muchas especies del género 
Aeromonas pueden ocasionar enfermedades en animales, incluyendo también 
al hombre. Dentro del "complejo A. hydrophila", hay que destacar A. 
salmonicida como patógeno importante de peces y A. hydrophila como 
patógeno oportunista de humanos. 
La virulencia de las especies de Aeromonas es multifactorial, y no totalmente 
bien elucidada, incluyendo toxinas, proteasas, hemolisinas, lipasas, adhesinas, 
aglutininas y distintos enzimas hidrolíticos. Algunos de estos factores de 
virulencia se han detectado también en especies ambientales que no son 
consideradas patógenas (A. bestíarum, A. eucrenophila, A. media, A. popoffil) y 
en cepas mesófilas de A. salmonicida. Este hecho sugiere que todas las 
especies del género Aeromonas pueden ser patógenas oportunistas aunque 
con diferente grado de virulencia. Por otra parte, la mayoría de las cepas de 
este género son resistentes a penicilinas pero sensibles a cefalosporinas, 
aminoglucósidos, tetraciclinas, cloranfenicol, quinolonas, etc. Aún así, se han 
descrito cepas clínicas con mayor resistencia a antimicrobianos especialmente 
en A. salmonicida. 
En este trabaja mostramos los resultados obtenidos con una colección de 
cepas de especies pertenecientes al "complejo A. hydrophila" (A. hydrophila, A. 
sa/monicida, A. bestiarum y A. popoffii), en ellas se han estudiado diversos 
factores de virulencia tanto a nivel fenotípico como genotípico para conocer su 
prevalencia y distribución en las especies citadas y poder establecer su 
potencial patogénico. 
Se han analizado las siguientes actividades enzimáticas: amitasa, p-hemólisis, 
caseinasa, DNasa, lecitinasa, elastasa y gelatinasa. Así mismo, se ha 
ensayado la sensibilidad a 21 antibióticos y la presencia de las enterotoxinas 
citotóxicas Alt y Ast. 
Los resultados obtenidos al determinar la actividad de los enzimas ensayados, 
las pruebas de resistencia a antibacterianos y la detección a nivel genotípico de 
genes de virulencia, pone de manifiesto la potencial capacidad infecciosa de 
estas cepas. 
T P8 Diversidad bacteriana y IIquénica de ecosistemas microbianos líticos 
en 105 Valles de Miers y Garwood (MeMurdo Dry Val/eys, Antártida 
continental) 
De los Ríos, A., Pérez-Ortega, S., Malo, M.J., Ascaso, C. e-mait 
arios@ccma.csic.es. Opto Biología Ambiental, MNCN-CSIC, Serrano 115 dpdo, 
Madrid-28006 
Los Valles Secos de Me Murdo (78°S) son regiones de la Antártida continental 
libres de hielo donde existen las condiciones más frías y secas de la Tierra. 
Estas condiciones ambientales hacen que en los ambientes terrestres sólo 
puedan existir organimos poiquilohídricos y microorganismos. Los 
microorganismos litobiónticos (aquellos que colonizan el sustrato lítico) son las 
formas de vida predominantes y son por ello un objetivo fundamental a la hora 
de evaluar la biodiversidad antártica terrestre. Diferentes microorganismos, 
tanto de vida libre como formando parte de asociaciones simbióticas cómo los 
líquenes, son capaces de vivir en estas condiciones, algunos de ellos sobre las 
rocas (epilíticos), pero mayoritariamente colonizando el interior (endolíticos). 
Durante una expedición realizada en Noviembre/Diciembre del año 2010 a los 
valles de Miers y Garwood (Valles Secos de McMurdo), se recolectaron 
muestras pétreas (granitos y mármoles) colonizadas por líquenes epi líticos y/o 
microorganismos endolíticos. En estas muestras se han determinado las 
distintas especies de líquenes presentes y se ha analizado por DGGE la 
diversidad bacteriana. Las formas epiliticas predominantes fueron talos 
liquénicos de Bue/lia frigida, Rhizoplaca macleanii y Umbilicaria aprina. Esta 
colonización epilítica se ha observado por encima de los 500 msnm. Las 
formas endolíticas más comunes fueron líquenes lecideoides, y comunidades 
microbianas dominadas por cianobacterias, las cuales aparecieron en todo el 
gradiente de altitud analizado. Por microscopía electrónica se han podido 
detectar distintos morfa tipos de cianobacterias, incluyendo formas cocoides y 
filamentosas, colonizando fisuras de las rocas. La comparación de las 
secuencias del gen 16S rRNA procedentes de la amplificación y secuenciaci6n 
de las bandas de DGGE obtenidas, con secuencias existentes en el Gen Bank 
ha permitido caracterizar filogenéticamente las cianobacterias presentes. Los 
géneros más comunes fueron Nosloc, LeptoJyngbya y Chroocoecidiopsis. En 
la mayoría de los casos, las mayores similitudes se encontraron con 
secuencias de microorganismos hipolíticos y endoliticos de ambientes 
extremos no cultivados. El análisis por DGGE ha permitido detectar también 
que las cianobacterias están acompañadas de bacterias heterótrofas las cuales 
pertenecen mayoritariamente a las divisiones Proteobacleria, Bacteriodeles, 
Aclinobacteria y Acidobacteria. 
